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En este estudio se han identificado las regiones genómicas relacionadas con la variabilidad 
genética para seis caracteres asociados al crecimiento y calidad de la canal en la raza bovina 
Pirenaica. Para ello, se ha utilizado el procedimiento ssGBLUP (single-step Genomic Selection 
BLUP) y ssGWAS (single-step Genome Wide Association) a partir de las bases de datos 
fenotípicas disponibles en el programa de mejora de la raza bovina Pirenaica. El fichero de datos 
consistió en 144,141 datos de Peso al Nacimiento (PN), 53,758 de Peso a los 90 días (P90), 42,277 
de Peso a los 210 días (P210), 96,262 de Peso de la Canal Fría (PC), 91,642 de Conformación 
(CON) y 91,865 de Engrasamiento (ENG). Además, se dispuso del genotipado de 755 individuos 
con el Axiom ® Bovine Genotyping Array, que, tras un filtrado previo mediante plink, contó con 
31,509 marcadores SNP (Single Nucleotide Polymorphism) autosómicos. También se utilizó la 
información del Libro Genealógico de la raza que contenía 343,753 entradas individuo-padre-
madre. El análisis se realizó mediante equivalencias con los modelos GBLUP y SNPBLUP para 
obtener los efectos de los SNP y se calculó el porcentaje de varianza explicada por las regiones 
del genoma compuestas de 50 SNPs. Aquellas regiones que superaron el 1% de varianza genética 
aditiva explicada se identificaron como regiones genómicas de interés, y se localizaron en los 
cromosomas 1, 6, 7, 11, 13, 16, 17, 18, 19, 20, 21 y 24. Algunas de estas regiones han presentado 
efecto pleiotrópico: BTA1 (929617-1901058) para PN y CON, BTA1 (131642361-132470233) para 
P90 y CON, BTA6 (37463048-40770870) para PN, P210 y CON, BTA16 (24874723-25949459) para 
P90, CON y ENG y BTA24 (43919728-47930702) para P210 y ENG. Entre los genes localizados 
merece la pena destacar: MRPS6 y NCK1 en BTA1, LCORL y NCAPG en BTA6, BPNT1 en BTA16 y 





In this study, genomic regions related to genetic variability for six traits associated with growth 
and carcass quality in the Pyrenean cattle breed were identified. For this purpose, the ssGBLUP 
(single-step Genomic Selection BLUP) and ssGWAS (single-step Genome Wide Association) 
procedures were used from the phenotypic databases available in the Pyrenean cattle breed 
improvement program. The data file consisted of 144,141 data for Birth Weight (BW), 53,758 
for Weight at 90 days (W90), 42,277 for Weight at 210 days (W210), 96,262 for Cold Carcass 
Weight (CW), 91,642 for Conformation (CON) and 91,865 for Fatness (ENG). In addition, 755 
individuals were genotyped with the Axiom ® Bovine Genotyping Array, which, after a previous 
filtering by plink, counted 31,509 autosomal SNP (Single Nucleotide Polymorphism) markers. 
Information available in the breed's Stud Book containing 343,753 individual-parent-mother 
entries was also used. The analysis was performed using GBLUP and SNPBLUP model 
equivalences to obtain SNP effects and the percentage of variance explained by genome regions 
composed of 50 SNPs was calculated. Those regions that exceeded 1% of additive genetic 
variance explained were identified as genomic regions of interest, and were located on 
chromosomes 1, 6, 7, 11, 13, 16, 17, 18, 19, 20, 21 and 24. Some of these regions showed a 
pleiotropic effect: BTA1 (929617-1901058) for PN and CON, BTA1 (131642361-132470233) for 
P90 and CON, BTA6 (37463048-40770870) for PN, P210 and CON, BTA16 (24874723-25949459) 
for P90, CON and ENG and BTA24 (43919728-47930702) for P210 and ENG. Among the localized 
genes it is worth highlighting: MRPS6 and NCK1 in BTA1, LCORL and NCAPG in BTA6, BPNT1 in 




3.1. LA RAZA BOVINA PIRENAICA 
La raza bovina Pirenaica es una de las razas autóctonas con mayor tradición en España. 
Morfológicamente, se trata de ejemplares ortoides, de tamaño medio y proporciones alargadas. 
Presentan mucha masa muscular, línea dorsolumbar recta en la hembra y morrillo pronunciado 
en el macho. Además, su capa es trigueña con decoloración centrífuga y poseen cuernos en 
forma de lira alta y ligeramente en espiral (Echeveria y Asarta, 1976). 
Su sistema de producción está estrechamente relacionado con el paisaje de los Pirineos y 
montañas aledañas, que le otorgan su denominación actual. Antiguamente, recibía el nombre 
de “Raza Vasca", "Raza del País" o "La Nuestra", según V. Laffitte (1926) esta raza es originaria 
de Navarra desde ahí se expandió por diversas regiones del territorio español y también del país 
francés. Actualmente, en España su censo se distribuye en las siguientes comunidades 
autónomas: Navarra, País Vasco, Aragón, Cantabria, Cataluña y pequeños núcleos en La Rioja, 
Castilla-León y Extremadura. 
La raza Pirenaica destaca por su gran rusticidad, docilidad, facilidad para el parto y por su buena 
capacidad como nodriza. Tradicionalmente, la raza era de aptitud mixta (carne, leche y trabajo), 
pero desde mediados del siglo pasado, está dedicada casi en exclusividad a la producción 
cárnica. Su sistema de explotación se caracteriza por su emplazamiento en la montaña y por 
ajustarse a un modelo mixto, que comprende su producción extensiva con una finalización 
intensiva y el uso de pastaderos colectivos o comunales (Martinez, J.C., 2019).  
Los tipos comerciales más característicos que se producen son el añojo y el vacuno mayor. 
Además, sus productos participan en la Indicación Geográfica Protegida (IGP): “Ternera de 
Navarra” y en el Label Vasco de calidad “Euskal Okela” (Martinez, J.C., 2019). 
3.2.  EL PLAN DE MEJORA DE LA RAZA PIRENAICA 
El Libro Genealógico, el control de rendimientos y el plan de mejora genética de la raza Pirenaica 
están gestionados por la Confederación de Asociaciones de Criadores de Ganado Selecto de Raza 
Pirenaica (CONASPI), que agrupa a las siguientes asociaciones de criadores: ASPINA (Navarra), 
ASGAPIR (Bizkaia), ASAPI (Aragón), ASPIC (Cataluña), HEBE (Gipuzkoa), ARPIEL (Álava),  ASPICAN 
(Cantabria) y IPARRALDEKO PIRENAIKA (Francia).  
El plan de mejora genética de la raza se puso en marcha en 1989 con el asesoramiento del 
Departamento de Anatomía, Embriología y Genética Animal de la Universidad de Zaragoza e 
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inicialmente se implementó la valoración genética mediante BLUP (Henderson, 1984) para los 
siguientes caracteres: 
- Peso al Nacimiento (PN). El objetivo de la inclusión del peso al nacimiento fue la 
reducción de la presencia de distocias. 
- Peso a los 90 días (P90) como predictor de la capacidad lechera de la madre (carácter 
materno). 
- Peso a los 210 días (P210) como predictor de peso al sacrificio.  
A partir del inicio de este siglo, se incorporaron caracteres registrados en el matadero 
gracias a la utilización de los datos públicos del Sistema Integral de Trazabilidad Animal 
(SITRAN) (Altarriba et al., 2009) que permitieron disponer de los siguientes caracteres: 
- Peso de la Canal en frio (PC) 
- Conformación (CON) 
- Engrasamiento de la canal (ENG) 
Los caracteres de Conformación y Engrasamiento se registran según la escala de valoración 
SEUROP, que se muestra en las figuras 1 y 2. 
 




Figura 2. Escala de valoración SEUROP para el carácter ENGRASAMIENTO. 
La valoración genética de los caracteres anteriormente mencionados se realiza mediante el 
mejor predictor lineal insesgado, BLUP (Henderson, 1984), utilizando los siguientes modelos 
para cada carácter: 
 PESO AL NACIMIENTO: PNijklm = µ + Si + E_MJ + REAk + EBVPNI + eijkm 
 PESO A LOS 90 DÍAS: P90ijklmn = µ + Ei + Sj + E_Mk + REAl + EBVP90m + EBVEMN + eijklmn 
 PESO A LOS 210 DÍAS: P210ijklmn = µ + Ei + Sj + E_Mk + REAl + EBVP210m +  eijklmn 
 PESO CANAL FRÍA:  PCijkl = µ + Ei + Sj + REAk + MATl + EBVPCm + eijklm 
 CONFORMACIÓN: CONijkl = µ + Ei + Sj + REAk + MATl + EBVCONm + eijklm 
 ENGRASAMIENTO: ENGijkl = µ + Ei + Sj + REAk + MATl + EBVENGm + eijklm 
Donde “S” corresponde al sexo del individuo, “E” a la edad, “E_M” a la edad de la madre, “REA” 
al efecto rebaño-año-estación, “EBV” a los valores genéticos aditivos directos y maternos (Peso 
a los 90 días), “MAT” al matadero y, finalmente, “e” a los valores residuales.  
La utilización de este esquema de selección se basa en la valoración genética de los animales 
mediante el Índice Compuestos de Selección (ICO). Se utilizan dos ICO, obtenidos a partir de los 
resultados de la valoración genética mediante BLUP, para caracteres registrados en vivo (IVC) y 
en matadero (ICC) (Departamento de Anatomía, Embriología y Genética Animal, 2011). 
El IVC se calcula a partir de las valoraciones genéticas para Peso al Nacimiento (PN) con 
valoración negativa, el efecto materno para Peso a los 90 días (P90) y el Engrasamiento (ENG). 
Que se estandariza posteriormente con media 100 y varianza 100. 
IVC = 0,2 EBVPN + 0,4 EBVP90 + 0,4 EBVENG  
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Por otro lado para calcular ICC se utiliza el Peso al Nacimiento (PN) con valoración negativa, el 
Peso a los 210 días (P210), el Peso de la Canal Fría (PC) y la Conformación (CON). Que también 
se estandariza con media 100 y varianza 100. 
ICC= 0,2 EBVPN + 0,2 EBVP210 + 0,2 EBVPC + 0,4 EBVCON 
3.3.  ASOCIACION DE GENOMA COMPLETO 
Desde el comienzo del desarrollo de la genética se ha marcado como objetivo localizar los genes 
o las regiones del genoma (QTL, Quantitative Trait Loci) responsables de la variabilidad de los 
caracteres cuantitativos (Sax, 1923) a partir de la información procedente de polimorfismos 
genéticos. Inicialmente, solo se estudiaba de la información obtenida mediante la realización de 
pruebas bioquímicas o la procedente de polimorfismos observables directamente en el 
individuo (fenotipos). Posteriormente, en los 80, se generalizó el uso de micro y mini satélites, 
que son un grupo de marcadores muy polimórficos. Esta información, junto al desarrollo de 
procedimientos estadísticos (Lander y Botstein, 1989; Haley y Knott, 1992) y de la realización de 
un gran número de protocolos experimentales en las especies de producción ganaderas, dio 
como resultado la detección de una gran cantidad de regiones asociadas a los caracteres de 
interés. Pero debe tenerse en cuenta que estos marcadores microsatélites, al localizarse 
habitualmente muy distanciados entre sí, proporcionaban una precisión reducida.  
Ya en el siglo XXI, se ampliaron los estudios de secuenciación de los genomas de las especies 
domésticas (Groenen et al., 2012), que favorecieron el desarrollo de dispositivos de genotipado 
masivo de marcadores SNP (Single Nucleotide Polymorphism). Esta información ha permitido el 
desarrollo de la selección genómica (Meuwissen et al., 2001) y de los procedimientos utilizados 
en la asociación de genoma completo (GWAS: Genome Wide Association) (Georges, 2007). La 
implementación del GWAS implica un estudio de asociación estadística para cada uno de los 
marcadores SNP disponibles, que proporciona un valor de significación (valor p) bajo la hipótesis 
nula de la no asociación entre el marcador SNP y el carácter cuantitativo. De este modo, tras 
elaborar el análisis se obtiene un Manhattan plot, un tipo de gráfico donde se representan de 
forma logarítmica los valores p obtenidos a lo largo del genoma y que permite localizar aquellas 
regiones donde se observen los valores p más pequeños, y en la que se infiere que se localizan 
los genes responsables de variabilidad genética del carácter. 
Además, los modelos utilizados para la realización del análisis de asociación del genoma 
completo (GWAS) en mejora genética animal, tienen en cuenta asiduamente la existencia de 
efectos ambientales sistemáticos (sexo, edad, matadero, etc.) y aleatorios (Rebaño-Año-
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Estación). Por otra parte, Wang et al. (2012) ha demostrado la equivalencia entre los 
procedimientos de valoración genómica mediante ssGBLUP (Single-Step Genomic BLUP) (Aguilar 
et al., 2010) con los análisis GWAS. La valoración genómica mediante ssGBLUP utiliza el mismo 
modelo de valoración genética que BLUP (Henderson, 1984), pero sustituye la matriz de 
relaciones genéticas obtenida a partir de la genealogía (A), por una matriz calculada a partir de 
los marcadores SNP (G), y el procedimiento descrito por Wang et al. (2012) permite obtener los 
valores p asociados a cada uno de los marcadores SNP a partir de las predicciones de los valores 
genéticos aditivos obtenidos en una valoración genómica rutinaria. 
Finalmente, cabe destacar que el uso de valores p en GWAS es controvertido, debido a que los 
valores p obtenidos por marcadores SNP adyacentes habitualmente tienen una magnitud 
semejante, debido al desequilibrio de ligamiento entre los marcadores. En vista de solucionar 
este problema, algunos autores (Fernando et al., 2017; Legarra, Ricard y Varona, 2018) han 
planteado usar el porcentaje de variabilidad genética capturada por un grupo de marcadores 
consecutivos en sustitución de los valores p. 
4. JUSTIFICACIÓN Y OBJETIVOS 
El principal objetivo de este trabajo consiste en localizar las regiones genómicas autosómicas 
asociadas de manera significativa a la variabilidad genética en los caracteres de interés: Peso al 
Nacimiento (PN), Peso a los 90 días (P90), Peso a los 210 días (P210), Peso de la Canal Fría (PC), 
Conformación (CON) y Engrasamiento (ENG) en la raza bovina Pirenaica.  
Adicionalmente, se pretende identificar los genes presentes en estas regiones del genoma y 
proponer potenciales genes candidatos como responsables de la variabilidad genética de los 
caracteres incluidos en los índices de selección.  
5. MATERIAL Y MÉTODOS 
5.1. MATERIAL FENOTÍPICO Y GENOTÍPICO 
Para la realización de este estudio se han utilizado los datos fenotípicos procedentes de la base 
de datos utilizados en el esquema de selección de la Raza Bovina Pirenaica hasta el año 2020. 
Esta información está proporcionada por CONASPI (Confederación de Asociaciones de Ganado 
Pirenaico). La base de datos consistió en 144,141 datos de Peso al Nacimiento (PN), 53,758 de 
Peso a los 90 días (P90), 42,277 de Peso a los 210 días (P210), 96,262 de Peso de la Canal Fría 
(PC), 91,642 de Conformación (CON) y 91,865 de Engrasamiento (ENG). Además, se ha utilizado 
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la información genealógica procedente de Libro Genealógico de la raza que consistió en 343,753 
entradas individuo-padre-madre para el cálculo de la matriz de parentesco genealógica (A). 
La información de los tres primeros fenotipos (PN, P90 y P210), se ha realizado por parte de los 
controladores de CONASPI en la propia explotación, mientras que los datos de PC, CON y ENG 
proceden de la información registrada en la base de datos SITRAN (Sistema de Trazabilidad 
Integral) que proporcionan los mataderos donde se han sacrificado los animales. 
La valoración de CON se realiza de manera visual y se refiere al desarrollo de los perfiles de la 
canal y, en particular, de las partes esenciales de la misma (cadera, lomo y paletilla). Se realiza 
en matadero, según el modelo SEUROP regulado en el Real Decreto 225/08 (BOE, 2008), que 
clasifica las canales en las siguientes categorías: 
 S (Superior): Todos los perfiles extremadamente convexos; desarrollo muscular 
excepcional con dobles músculos (tipo «culón»). 
 E (Excelente): Todos los perfiles de convexos a superconvexos; desarrollo muscular 
excepcional. 
 U (Muy buena): Perfiles convexos en conjunto; fuerte desarrollo muscular. 
 R (Buena): Perfiles rectilíneos en conjunto; buen desarrollo muscular. 
 O (Menos buena): Perfiles de rectilíneos a cóncavos; desarrollo muscular medio. 
 P (Mediocre): Todos los perfiles de cóncavos a muy cóncavos; escaso desarrollo 
muscular. 
Cada una de las categorías anteriores se divide en tres subcategorías (Superior “+”, Central “=” 
e Inferior “-“). Para el análisis estadístico se han asignado valores numéricos de 0.33 (P-) hasta 
6 (S+), con intervalos de 0.33 unidades.  
El carácter ENG se realiza mediante un examen visual donde se valora la cantidad de grasa en el 
exterior de la canal y en la cara interna de la cavidad torácica. Se clasifica también según en el 
modelo SEUROP, descrito en el Real Decreto 225/08 (BOE, 2008) en las siguientes categorías: 
 1 (No graso): Cobertura de grasa inexistente o muy débil. 
 2 (Poco cubierto): Ligera cobertura de grasa, músculos casi siempre aparentes. 
 3 (Cubierto): Músculos, excepto cadera y paletilla, casi siempre cubiertos, escasos 
acúmulos de grasa en el interior de la cavidad torácica. 
 4 (Graso): Músculos cubiertos de grasa pero aun parcialmente visibles a nivel de la 




 5 (Muy graso): Toda la canal cubierta de grasa, acúmulos importantes de grasa en el 
interior de la cavidad torácica. 
Como en el caso anterior, para cada categoría se definen tres subcategorías (Superior “+”, 
Central “=” e Inferior “-“ ), y para su análisis estadístico se asignan valores con intervalos de 0.33 
unidades, desde 0.33 (1-) hasta 5 (5+). 
Las medias y desviaciones típicas de los datos disponibles se presentan en la tabla 1. 
Tabla 1. Media y Desviación Típica de los caracteres analizados. 
 Media Desviación típica 
Peso al Nacimiento 41.24 4.48 
Peso a los 90 días 135.50 39.58 
Peso a los 210 días 254.88 58.55 
Peso de la Canal 300.40 56.11 
Conformación 3.95 0.45 
Engrasamiento 2.11 0.40 
 
Además, se dispuso del genotipado de 755 individuos con el Axiom ® Bovine Genotyping Array. 
Los individuos genotipados se seleccionaron en función de la precisión de su valoración genética 
en la evaluación de reproductores del año 2018. El fichero de genotipados disponible había sido 
filtrado previamente mediante plink (Purcell et al., 2007) y consitió en 31,509 marcadores SNP 
(Single Nucleotide Polymorphism) autosómicos que se distribuyeron entre los cromosomas tal y 
como se muestra en la tabla 2. 
Tabla 2. Distribución de los marcadores SNP a lo largo de los cromosomas autosómicos. 
BTA Número BTA Número BTA Número BTA Número BTA Número 
1 2113 7 1289 13 1058 19 787 25 555 
2 1650 8 1397 14 1090 20 1057 26 706 
3 1549 9 1318 15 1122 21 938 27 574 
4 1462 10 1331 16 1093 22 778 28 623 
5 1258 11 1278 17 942 23 771 29 624 
6 1548 12 1014 18 814 24 830   
 
Para comenzar el análisis de asociación del genoma completo (GWAS), basado en el método 
utilizado por C. M. Then (2020), se realizó una estimación de componentes de la varianza 
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mediante máxima verosimilitud restringida (REML) (Patterson y Thompson, 1971) con el 
paquete informático airemlf90 (Misztal et al., 2002). 
Para los caracteres Peso al Nacimiento, Peso de la Canal Fría, Conformación y Engrasamiento, 
utilizando el siguiente modelo: 𝒚 = 𝑿𝒃 + 𝒁𝒖 + 𝑾𝒑 + 𝒆. En el cual “y” es el vector de 
observaciones fenotípicas, “b” es el vector de efectos sistemáticos, “u” es el vector de efectos 
genéticos aditivos, “p” es el vector efectos aleatorios asociados al Rebaño-Año-Estación y “e” es 
el vector de residuos. Asociadas a las matrices de incidencia X, Z y W que relacionan los fenotipos 
con los efectos sistemáticos y genéticos aditivos, respectivamente.  
Para los caracteres de Peso a los 90 días y Peso a los 210 días, se añadieron al modelo efectos 
maternos genéticos y ambientales: 𝒚 = 𝑿𝒃 + 𝒁𝒖+ 𝑻𝒎 + 𝑲𝒑 + 𝑾𝒑 + 𝒆. Donde T y K se 
corresponden a las matrices de incidencia, “m” a los efectos genéticos aditivos maternos y “p” 
son los efectos permanentes maternos. 
Los efectos sistemáticos que se incluyeron en los modelos de evaluación se describen a 
continuación en la tabla 3. 
Tabla 3. Efectos sistemáticos para cada carácter. 
 Edad Edad de la madre Sexo Matadero 
Peso al Nacimiento - X X - 
Peso a los 90 días X X X - 
Peso a los 210 días X X X - 
Peso de la Canal Fría X X X X 
Conformación X X X X 
Engrasamiento X X X X 
 
En Peso al Nacimiento, Peso de la Canal Fría, Conformación y Engrasamiento, las varianzas 
correspondientes a los efectos aleatorios son las siguientes: 
 𝒗𝒂𝒓[𝒖𝒑𝒆] = [𝑯𝝈𝒂
𝟐 𝟎 𝟎𝟎 𝑰𝝈𝒑𝟐 𝟎𝟎 𝟎 𝑰𝝈𝒆𝟐] 
 
Por otro lado, para Peso a los 90 días y Peso a los 210 días las varianzas son las siguientes: 
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𝒗𝒂𝒓 [   
 𝒖𝒎𝒅𝒑𝒆 ]   
 =
[  
   𝑯𝝈𝒂
𝟐 𝑯𝝈𝒂𝒎 𝟎 𝟎 𝟎𝑯𝝈𝒂𝒎 𝑯𝝈𝒎𝟐 𝟎 𝟎 𝟎𝟎 𝟎 𝑰𝝈𝒅𝟐 𝟎 𝟎𝟎 𝟎 𝟎 𝑰𝝈𝒑𝟐 𝟎𝟎 𝟎 𝟎 𝟎 𝑰𝝈𝒆𝟐]  
    
En ambos modelos “𝜎𝑎2” corresponde a la varianza genética aditiva, “𝜎𝑚2 ” a la varianza genética 
materna, “𝜎𝑎𝑚” a la covarianza entre efectos genéticos directos y maternos, “ 𝜎𝑑2” a la varianza 
ambiental permanente materna, “𝜎𝑝2” a la varianza permanente asociada al Rebaño-Año-
Estación y “𝜎𝑒2” a la varianza residual. 
Según describió Aguilar et al (2010) “I” es la matriz de identidad y “H” es la matriz que combina 
la matriz de parentesco numerador con la matriz genómica e, cuya inversa es “H-1”: 
𝑯−𝟏 = 𝑨−𝟏 + [𝟎 𝟎𝟎 𝑮−𝟏  − 𝑨𝟐𝟐−𝟏] 
“A” se define como la matriz de parentesco numerador para todos los individuos, “A22” como la 
matriz de parentesco numerador para animales genotipados y “G” es la matriz de parentesco 
genómico (VanRaden, 2008):  
𝑮 = 𝒁𝒁´ ∑ 2𝑝𝑖(1 − 𝑝𝑖)𝑵𝒊=𝟏  
Donde “Z” se corresponde con una matriz de contenido de genes ajustada para “pi” (las 
frecuencias alélicas de cada SNP) y “N” es el número de SNP (VanRaden, 2008). 
Para el análisis de asociación de genoma completo (GWAS) se ha utilizado el programa 
postGSf90 (Misztal et al., 2002) que obtiene las estimaciones de los efectos de los SNP (“g”) 
(Wang et al., 2012) con el siguiente procedimiento: ?̂? = 𝒄𝒐𝒗(𝒈,𝒖′)[𝒗𝒂𝒓(𝒖)]?̂? 
?̂? = 𝒁′𝑮−𝟏?̂?∑ 2𝑝𝑖(1 − 𝑝𝑖)𝑵𝒊=𝟏  ?̂? = 𝒁′(𝒁′𝒁)−𝟏?̂? 
Como consecuencia del desequilibrio de ligamiento entre marcadores, se ha utilizado la opción 
windows_variance del propio programa, postGSf90, para calcular el porcentaje de la varianza 
genética aditiva asociada a una región del genoma determinada por 50 marcadores SNP.   
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A continuación, se destacaron las regiones del genoma que explicaban un mayor porcentaje de 
la varianza genética aditiva. Se localizaron los genes presentes en estas regiones a través de 
BiomartTool (Ensembl, 2021), que utiliza la última versión del genoma bovino (ARS-UCD1.2), y 
se identificaron aquellos que por su función biológica pueden considerarse potenciales genes 
candidatos para explicar la variabilidad genética en los caracteres analizados.  
6. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
6.1. COMPONENTES DE VARIANZA Y HEREDABILIDAD 
Los resultados de la estimación de componentes mediante máxima verosimilitud restringida 
utilizando el programa airemlf90 (Misztal et al., 2002) se presentan en la tabla 4. 
Tabla 4. Estimación de los componentes de la varianza y heredabilidad. 
 VA VP VE h2 
PN 6.26 2.88 7.27 0.38 
P90 286.99 19.2 1316.9 0.18 
P210 721.35 586.72 861.73 0.33 
PC 751.52 177.18 598.80 0.49 
CON 0.101 0.019 0.056 0.57 
ENG 0.044 0.023 0.065 0.33 
Donde “VA” corresponde a la varianza genética aditiva, “VP” a la varianza permanente, “VE” a 
la varianza residual y “h2” a la heredabilidad. 
Los resultados de la estimación de componentes de varianza y heredabilidad indicaron que 
existe un porcentaje importante de la variabilidad de los caracteres analizados que son 
explicadas por causas genéticas aditivas.  Las estimaciones de heredabilidad variaron desde 
valores moderados (0.18 en P90), hasta muy altos (0.57 para CON), pero se encuentran dentro 
del rango de valores obtenidos por otros autores para este tipo de caracteres en otras 
poblaciones bovinas (Altarriba et al. 2009; Savoia et al., 2019) 
6.2. PESO AL NACIMIENTO (PN): 
Los resultados del barrido genómico del porcentaje de la varianza genética aditiva explicada por 




Figura 3. Porcentaje (%) de la varianza genética aditiva explicada por segmentos de 50 SNPs a lo 
largo de los autosomas para el carácter Peso al Nacimiento (PN). 
En la figura se observa como la distribución es heterogénea a lo largo del genoma autosómico, 
y en ella se pueden destacar 3 regiones genómicas que superan el 1% de varianza genética 
explicada (dos de ellas localizadas en el cromosoma 1 (BTA1) y la tercera en el BTA6). En la 
siguiente tabla (tabla 5) se presentan los genes localizados dentro de estas regiones genómicas: 
Tabla 5. Regiones del genoma asociadas con un porcentaje de la varianza genética explicada 
superior al 1% en Peso al Nacimiento (PN). 
GENES PESO AL NACIMIENTO 
BTA 1 START   929617 END   1901058 VARIANZA 1.46% 
RCAN1, KCNE1, SMIM11A, KCNE2, MRPS6, ATP5PO, ITSN1 
BTA 1 START   100375832 END   103728420 VARIANZA 1.65% 
BCHE, SLITRK3, SI 
BTA 6 START  38173166 END  38343712 VARIANZA 1.11% 
- 
 
En la primera de las regiones genómicas, situada entre los pares de bases 929617 y 1901058 del 
cromosoma 1 (BTA1), se localizan 6 genes entre los que merecen ser destacados el gen MRPS6 
(Mitochondrial Ribosomal Protein S6), que codifica una proteína mitocondrial implicada en el 
metabolismo energético y cuya expresión genética está asociada con vacas en distintos estados 
fisiológicos (Valour et al., 2014). Además, varios estudios han localizado QTL (Quantitative Trait 
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Loci ) para caracteres de crecimiento en la cercanía de esta región (Snelling et al., 2010; Saatchi 
et al., 2014) 
La segunda región se localiza también en el BTA1, aunque entre los pares de bases 100375832 
y 103728420, y contiene 3 genes en el mapa genómico ARS-UCD1.2. Entre ellos, el SI (Sucrase-
Isomaltase) que está implicado en el metabolismo de glúcidos (Sander et al., 2005) y también se 
localiza en la cercanía de QTL previamente identificados (Snelling et al., 2010).  
Finalmente, la última región genómica para Peso al Nacimiento (PN) se localiza en el BTA6. En 
ella no se ha localizado ningún gen, pero se encuentra en la cercanía de una región identificada 
en números estudios (Olsen et al 2005; Eberlein et al, 2009; Setoguchi et al., 2009; Saatchi et al., 
2014) y que contiene a los genes LCORL (Ligand dependent nuclear receptor corepressor like) y 
NCAPG (Condensin complex subunit 3). 
6.3. PESO A LOS 90 DÍAS (P90): 
Los resultados del barrido genómico del porcentaje de la varianza genética aditiva explicada por 
segmentos de 50 SNP se presentan en la figura 4. 
 
Figura 4. Porcentaje (%) de la varianza genética aditiva explicada por segmentos de 50 SNPs a lo 
largo de los autosomas para el carácter Peso a los 90 días (P90). 
En ella se pueden destacar las regiones genómicas localizadas en el BTA1 (2 regiones), en  BTA11 
y en BTA 16, que superan el 1% de varianza genética explicada. En la siguiente tabla (tabla 6) se 




Tabla 6. Regiones del genoma asociadas con un porcentaje de la varianza genética explicada 
superior al 1% en Peso a los 90 días (P90). 
GENES PESO A LOS 90 DÍAS 
BTA 1 START  131865531 END  132451691 VARIANZA 1.48% 
IL20RB, NCK1, SLC35G2 
BTA 1 START  153249283 END  155241721 VARIANZA 1.16% 
DPH3, OXNAD1, DAZL, PLCL2, TBC1D5 
BTA 11 START  99930785 END  100545442 VARIANZA 1.04% 
C11H9orf50, NTMT1, ASB6, PRRX2, PTGES, TOR1A, C11H9orf78, USP20, FNBP1, GPR107, 
NCS1 
BTA 16 START  24881408 END  25767394 VARIANZA 1.39% 
DUSP10 
La primera región genómica destacada para este carácter se encuentra en BTA1, entre las pares 
de bases 131865531 y 132451691, donde se han localizado 3 genes. Entre los cuales se identifica 
al gen NCK1 (NCK Adaptor Protein 1), que está relacionado con la obesidad en humanos, ya que 
modula el desarrollo del tejido adiposo blanco WAT (white adipose tissue) a través de la 
remodelación de preadipocitos y dependiente de PDGFRα en humanos y ratones (Haider et 
al.,2018). Además, ha sido asociado con tolerancia a la glucosa en ratones (Latreille et al., 2011), 
y, en vacuno de carne, ha sido identificado como un posible gen candidato para caracteres de 
crecimiento por Seabury et al. (2017). El gen NCK1 también ha sido asociado con caracteres de 
crecimiento en la raza de vacuno de carne Rubia Gallega (Martinez-Castillero et al., 2021) y en 
otras poblaciones de vacuno (Snelling et al., 2010).  
La segunda región también se localiza en BTA1, aunque entre los pares de bases 153249283 y 
155241721.  En ella se han identificado 5 genes, entre los que destaca el gen TBC1D5 (TBC1 
Domain Family Member 5) que se ve involucrado en la translocación de GLUT1 y la captación de 
glucosa (Roy et al., 2017). 
La tercera de región se localiza en el BTA11, entre los genes localizados en dicha región destaca 
el gen TOR1A (torsin family 1 member) que codifica un regulador del metabolismo celular 
lipídico (Grillet et al., 2016). Además, el USP20 (Ubiquitin Specific Peptidase 20) que está 
implicado en el metabolismo de la glucosa y la biosíntesis del colesterol (Lu et al., 2020). Por 
último, el gen NCS1 (Neuronal Calcium Sensor 1) está relacionado con la obesidad en ratones 
(Ratai et al., 2019). Por otro lado, esta región también ha sido identificada por Snelling et al. 
(2010) como portadora de un QTL para el crecimiento en ganado vacuno cruzado.  
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El cuarto segmento con varianza superior al 1% para este carácter, comprende entre los pares 
de bases 24881408 y 25767394 del BTA16, en él se ha localizado un gen. Este segmento se 
localiza en la cercanía del gen BPNT1 (3'(2'), 5'-Bisphosphate Nucleotidase 1), que está 
relacionado con el contenido de grasa intramuscular (Hay y Roberts, 2018), con la edad a la que 
se alcanza pubertad (Melo et al., 2019) y también ha sido asociado con la variabilidad genética 
en la raza Blonde d’Aquitaine (Michenet et al., 2016). 
6.4. PESO A LOS 210 DÍAS (P210): 
Los resultados del barrido genómico del porcentaje de la varianza genética aditiva explicada 
por segmentos de 50 SNP se presentan en la figura 5. 
 
Figura 5. Porcentaje (%) de la varianza genética aditiva explicada por segmentos de 50 SNPs a lo 
largo de los autosomas para el carácter Peso a los 210 días (P210). 
En la figura se pueden destacar 7 regiones genómicas localizadas en el BTA6, BTA7, BTA13, 
BTA17, BT19, BTA21 y BTA24, que superan el 1% de varianza genética explicada. En la siguiente 




Tabla 7. Regiones del genoma asociadas con un porcentaje de la varianza genética explicada 
superior al 1% en Peso a los 210 días (P210). 
GENES PESO A LOS 210 DÍAS 
BTA6 START  37925393 END  40770870 VARIANZA 1.48% 
SLIT2, PACRGL, KCNIP4 
BTA7 START  67097507 END  69482116 VARIANZA 1.29% 
SGCD, TIMD4, HAVCR2, MED7, ITK CYFIP2, NIPAL4, ADAM19, SOX30, THG1L, LSM11, 
CLINT1 
BTA13 START  38462778 END  40594414 VARIANZA 1.37% 
DZANK1, POLR3F, RBBP9, SEC23B, SMIM26, DTD1, SCP2D1, SLC24A3, RIN2, NAA20, 
CRNKL1, CFAP61, INSM1, RALGAPA2, SNORA70, KIZ 
BTA17 START  22442123 END  23657667 VARIANZA 1.26% 
- 
BTA19 START 42066750 END  42066750 VARIANZA 1.03% 
ACLY 
BTA21 START  57534747 END  57719367 VARIANZA 1.36% 
CHGA, ITPK1 
BTA24 START  43919738 END  45300946 VARIANZA 1.12% 
SETBP1, 7SK 
La primera región se localiza en el BTA6, entre las pares de bases 37925393 y 40770870, en ella 
se localizan 3 genes. Entre los que se destaca el SLIT2 (Slit Guidance Ligand 2) que regula la 
termogénesis del tejido adiposo (Svensson et al., 2016) y se ha vinculado con el peso de los 
órganos internos del ganado: el peso del corazón, el peso del hígado, el peso del bazo, el peso 
de los pulmones y el peso de los riñones (An et al, 2018). También señalar el gen PACRGL (Parkin 
Coregulated Like) que se ha relacionado con el índice de masa corporal, los rasgos de la canal y 
composición corporal (Moravčíková et al, 2019). Esta región genómica, como ya se ha 
comentado anteriormente en PN, se encuentra en la cercanía de una región identificada en 
números estudios, donde se desctaca el gen LCORL (Ligand dependent nuclear receptor 
corepressor like) y el gen NCAPG (Condensin complex subunit 3). 
En BTA7 se encuentra la segunda región, en ella se localizan 12 genes. Entre ellos destaca el 
TIMD4 (T Cell Immunoglobulin And Mucin Domain Containing 4) que se ha asociado con niveles 
reducidos de triglicéridos (Khounphinith et al., 2019) y el gen ADAM19 (ADAM Metallopeptidase 
Domain 19) que está involucrado en el desarrollo muscular (Neuner et al., 2009). 
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En la región del cromosoma 13 se han localizado 16 genes, entre estos genes destaca el gen 
DZANK1 (Double Zinc Ribbon And Ankyrin Repeat Domains 1) que presenta relación para el 
carácter de profundidad de la grasa (Ali et al., 2015). Además, el gen RIN2 (Ras and Rab 
interactor 2) que está significativamente asociado al crecimiento y las características de la canal 
de los pollos (Ren et al., 2020). Por otro lado, los genes SLC24A3 (Solute Carrier Family 24 
Member 3) y CFAP61 (cilia and flagella associated protein 61) están relacionados con un 
potencial papel el mebolismo de los lípidos (Pei et al., 2017). 
La cuarta región cuya varianza genética aditiva supera el 1%, se localiza en el BTA 17 entre los 
pares de bases 22442123 y 23657667 y en ella no se ha identificado ningún gen. 
En la quinta región genómica, localizada en la cercanía a 42066750 del BTA19, se ha localizado 
el gen ACLY (ATP Citrate Lyase) que está involucarado en la regulación de los niveles de expresión 
de varios genes claves en la adipogénesis (Ghimire y Kim, 2021). 
Entre los pares de bases 57534747 y 57719367 del BTA21, se encuentra la sexta región, donde 
se han localizado 2 genes. Se destaca el CHGA (Cromogranina A), es un gen precursor de la 
pancreastatina, que reduce la captación de glucosa en aproximadamente un 48-50% (O’Connor 
et al., 2005).  
Finalmente, en la última región genómica localizada en el BTA 24 se han localizado 2 genes pero 
no se ha identificado ninguna relación aparente con el carácter analizado.  
6.5. PESO DE LA CANAL FRÍA (PC): 
Los resultados del barrido genómico del porcentaje de la varianza genética aditiva explicada por 




Figura 6. Porcentaje (%) de la varianza genética aditiva explicada por segmentos de 50 SNPs a lo 
largo de los autosomas para el carácter Peso de la canal fría (PC). 
En la figura se observa que únicamente superan el 1% de varianza genética explicada 2 regiones 
genómicas (tabla 8) localizadas en el BTA6 y en el BTA20: 
Tabla 8. Regiones del genoma asociadas con un porcentaje de la varianza genética explicada 
superior al 1% en Peso de la Canal fría (PC). 
GENES PESO DE LA CANAL FRÍA 
BTA6 START 37463048 END 38808645 VARIANZA 1.21% 
LCORL 
BTA20 START 37412305 END 37468100 VARIANZA 1.02% 
- 
 
La primera de las regiones se localiza entre los pares de bases 37463048 y 38808645 del 
cromosoma 6, y se corresponde con la misma región genómica que se identificó anteriormente 
para Peso al Nacimiento (PN) y Peso a los 210 días (P210). En la segunda de las regiones (BTA20), 
no se ha localizado ningún gen.  
6.6. CONFORMACIÓN (CON): 
Los resultados del barrido genómico del porcentaje de la varianza genética aditiva explicada por 




Figura 7. Porcentaje (%) de la varianza genética aditiva explicada por segmentos de 50 SNPs a lo 
largo de los autosomas para el carácter Conformación (CON). 
En la figura se observan 4 regiones genómicas que superan el 1% de varianza genética explicada, 
dos de ellas localizadas en el BTA1 y el resto en BTA16 y BTA18. En la siguiente tabla (tabla 9) se 
presentan los genes localizados en las regiones destacadas: 
Tabla 9. Regiones del genoma asociadas con un porcentaje de la varianza genética explicada 
superior al 1% en Conformación (CON). 
 
 
En la primera región genómica, situada entre los pares de bases 929617 y 1868544 del BTA1, 
encontramos 7 genes. Se corresponde con la misma región localizada para el Peso al Nacimiento 
(PN), ya mencionada anteriormente. 
GENES CONFORMACIÓN 
BTA1 START 929617 END 1868544 VARIANZA 1.07% 
RCAN1, KCNE1, SMIM11A, KCNE2, MRPS6, ATP5PO, ITSN1 
BTA1 START 131642361 END 132470233 VARIANZA 1.10% 
IL20RB, NCK1, SLC35G2 
BTA16 START 24874723 END 25748897 VARIANZA 2.16% 
DUSP10 




La segunda región del BTA1 se localiza entre los pares de bases 131642361 y 132470233, esta 
misma región se corresponde con la que se ha descrito con anterioridad en el carácter Peso a 
los 90 días (P90). 
La región localizada en el BTA16 explica un alto porcentaje de variabilidad y se corresponde con 
una región genómica ya descrita en el carácter Peso a los 90 días (P90). Finalmente, la última 
región se localizó en el BTA18, aunque el gen identificado en su interior no tiene ninguna relación 
aparente con la Conformación. 
6.7. ENGRASAMIENTO (ENG): 
Los resultados del barrido genómico del porcentaje de la varianza genética aditiva explicada por 
segmentos de 50 SNP se presentan en la figura 8.  
 
Figura 8. Porcentaje (%) de la varianza genética aditiva explicada por segmentos de50 SNPs a lo 
largo de los autosomas para el carácter Engrasamiento (ENG). 
En la figura anterior se observa como la distribución es heterogénea a lo largo del genoma 
autosómico, y en ella se pueden destacar 2 regiones genómicas que superan el 1% de varianza 
genética explicada, en BTA16 y BTA24. En la tabla (tabla 10) se presentan los genes localizados 
en ambas regiones genómicas: 
24 
 
Tabla 10. Regiones del genoma asociadas con un porcentaje de la varianza genética explicada 
superior al 1% en Engrasamiento. 
 
La primera región genómica destacada para Engrasamiento se encuentra en BTA16 y no 
contiene ningún gen es su interior. Sin embargo, se encuentra en la cercanía de una región ya 
mencionada anteriormente para los caracteres de P90 y CON. 
La segunda de las regiones se localiza en el BTA24 entre los pares de bases 47323079 y 
47936702, y se han identificado 2 genes dentro de ella. Entre ellos, el gen SMAD2 (SMAD Family 
Member 2) ha sido asociado en ratones con anormalidades en el metabolismo de la glucosa y 
de los lípidos y su relación con la obesidad (Seong et al., 2018). Además, se ha identificado un 
QTL en esta misma región del genoma para peso de la canal en la raza Ángus (Mateescu et al., 
2017). 
6.8 COMENTARIOS FINALES: 
En los resultados obtenidos para los diferentes caracteres se han registrado regiones genómicas 
cuyos genes estaban relacionados con un único carácter, sin embargo, genes de ciertas regiones 
que superaban el 1% de varianza genética se han visto relacionados en más de un carácter (tabla 
11). Esto se debe a que hay genes que tienen efecto sobre un único carácter y otros que afectan 
a múltiples caracteres, estos últimos son los denominados genes pleiotrópicos, y contribuyen a 
la correlación genética entre los caracteres analizados que se había constatado previamente en 
análisis mediante estimación de componentes de varianza multicarácter (Altarriba et al., 2009). 
Tabla 11. Regiones genómicas implicadas para más de un carácter. 
BTA Posición PN P90 P210 PC CON ENG 
1 929617-1901058 X    X  
1 131642361-132470233  X   X  
6 37463048-40770870 X  X X   
16 24874723-25949459  X   X X 
24 43919728-47930702   X   X 
GENES ENGRASAMIENTO 
BTA16 START   25630048 END   25949459 VARIANZA 1.76% 
- 




Los resultados obtenidos proporcionan una visión que, en un futuro, puede permitir el 
desarrollo de modificaciones en los procedimientos de valoración genética y genómica en la 
población de la raza bovina Pirenaica. En la actualizad, la establecimiento de la valoración 
genómica se encuentra en las fases iniciales y se debe tener en cuenta que este procedimiento 
asume que todos los marcadores SNP presentan la misma relación con la variabilidad genética 
del carácter a estudiar. Sin embargo, como se ha observado en los resultados de numerosos 
estudios (Zhang et al., 2016;  Fang y Pausch, 2019), existen regiones genómicas con mayor 
implicación que otras en la regulación de los caracteres de interés. Por ello, sería de gran interés 






Tras los resultados obtenidos en este trabajo se han extraído las siguientes conclusiones: 
1. Se ha detectado que la influencia de las zonas del genoma en la variabilidad genética aditiva 
de los caracteres de interés en el plan de mejora de la población de la vaca Pirenaica es 
heterogénea a lo largo del genoma. 
2.  Se ha confirmado que en algunas regiones del genoma existen genes pleiotrópicos que 
explican las correlaciones genéticas entre los caracteres de crecimiento y características de la 
canal.  
3. Se han identificado cinco regiones del genoma, localizadas en cromosomas 1, 6, 16, y 24, que 
afectan a dos o más de los caracteres estudiados. 
4. Se han determinado potenciales genes candidatos tras analizar las regiones con mayor 
influencia en la variabilidad genética aditiva, que posteriormente deben ser confirmados con los 
resultados de futuros estudios. 
 
8. CONCLUSIONS 
According to the results obtained in this work, the following conclusions have been drawn: 
1. It has been detected that the influence of genome zones on the additive genetic variability of 
the traits of interest in the improvement plan of the Pirenaica beef cattle population is 
heterogeneous along the genome. 
2. It has been confirmed that in some regions of the genome there are pleiotropic genes that 
explain the genetic correlations between growth traits and carcass characteristics.  
3. Five regions of the genome, located on chromosomes 1, 6, 16, and 24, have been identified 
that affect two or more of the traits studied. 
4. Potential candidate genes have been determined after analyzing the regions with the greatest 




9. VALORACIÓN PERSONAL 
Durante la realización de este Trabajo Fin de Grado he podido afianzar conocimientos ya 
adquiridos durante la carrera en el campo de la genética y, a su vez, me ha permitido adquirir 
otros muchos nuevos. Introducirme en los niveles iniciales del lenguaje de la programación 
informática y el ámbito de la estadística. Por otro lado, he aprendido a realizar la búsqueda de 
información de manera más metódica y eficaz, buscando artículos de interés y filtrando la 
información que pudiera ser de mayor relevancia y utilidad. Completando, con todo ello, mi 
formación como futura profesional en el ámbito de la veterinaria. 
Decidí hacer el trabajo sobre la genética aplicada en la raza bovina Pirenaica, ya que considero 
el estudio de la rama de la genética una herramienta muy útil, a la vez que compleja, con la que 
se han logrado realizar grandes avances en los últimos años. Su desarrollo junto al de las nuevas 
tecnologías nos ha permitido no solo alcanzar grandes metas a nivel de productividad, si no 
también conseguir la identificación de genes relacionados con caracteres propios de cada raza 
para su mantenimiento (proporcionando una mayor diversidad, al no centrarnos únicamente en 
los índices de producción). Otra de las razones que me animó a la elección de este tema en 
concreto, es que la raza Pirenaica es muy común en la Comarca del Sobrarbe (Huesca), donde 
me he criado y vivido durante 25 años. 
Con la realización del Trabajo de Fin de Grado pretendía aportar información que pudiera 
resultar útil en un futuro. En este caso, los resultados obtenidos han ayudado a la determinación 
de potenciales genes candidatos sobre la variabilidad de los caracteres estudiados, pudiendo ser 
posteriormente corroborado por otros estudios. 
Por último, mostrar mi agradecimiento a CONASPI por proporcionar los datos fenotípicos 
procedentes de la base de datos utilizados en el esquema de selección de la Raza Bovina 
Pirenaica para la realización del trabajo. Agradecer también a Luis Varona Aguado, Maria 
Martinez Castillero y Marco Aurelio Ramirez Mauricio por toda la ayuda proporcionada durante 
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